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Les grands cheminements se trouvent aujourd'hui le long des frontières 
scientifiques -ranthropogénétique s'est développée entre la génétique et 
l'anthropologie- et de tels mouvements ont mis au jour de nouveaux terrains riches 
et provocants. Cela ne veut pas dire que les limites soient plus importantes que les 
territoires qu'elles circonscrivent. Mais de temps en temps il faut scruter ce que 
contiennent ces territoires. Dans un jardin, autour d'une vieille souche, on voit 
pousser un groupe de rejetons : i l faut couper la vieille plante, afin de laisser fleurir 
les nouvelles, mais i l faut faire attention à ce que les rejetons soient sains et ne soient 
pas des drageons qui prendront toute la vigueur. 
I l est difficile de délimiter le territoire de l'anthropobiologie. Pour moi, c'est 
l'étude biologique de l'homme actuel. Mais beaucoup de collègues s'occupent des 
singes, de l'homme historique et préhistorique et de ses ancêtres. Nous avons comme 
guides les pensées de nos ascendants académiques, les fondateurs de notre sujet. 
Nous leurs devons respect et beaucoup plus, parce qu'ils nous ont donné naissance 
- comme les enfants doivent la vie à leurs père et mère. Mais de même que les intérêts, 
les compétences et les connaissances des enfants, développent et dépassent celles de 
leurs ascendants, de même chaque génération académique s'avance au-delà de celle 
qui la précède. Et chaque génération aperçoit des problèmes nouveaux et invente des 
appareils et des techniques afin de les résoudre. 
Très peu de disciplines ont accompli une marche en avant aussi rapide, aussi 
étendue que la génétique humaine. Je me souviens bien de ma surexcitation en 
regardant pour la première fois, i l y a presque 40 ans, vers 1950, les agrandissements 
des cartes des chromosomes des glandes salivaires de drosophiles, avec les dessins 
de bandes compliqués, et comme je me suis demandé si jamais nous en connaîtrions 
autant à propos des chromosomes humains; or cela a été plus que réalisé i l y a presque 
15 ans. 
Depuis la dernière guerre, nous avons vu la découverte par «méthodes 
sérologiques», de presque tous les groupes sanguins érythrocytaircs, des facteurs 
sériques des gammaglobulines et par suite du développement des techniques 
électrophorétiques des polymorphismes biochimiques. Pour chaque groupe, le 
développement des découvertes et de la connaissance est de forme sigmoïde, les 
premiers résultats ayant été obtenus ou par hasard ou par recherche dirigée et 
coordonnée; la forme reste la même, c'est la vitesse d'accroissement qui change 
(Roberts 1986). On a étudié chacun de ces groupes de polymorphismes sérologiqucs 
dans les populations humaines et nous avons pour la majeure partie d'entre-eux, une 
idée de leurs variations raciales et géographiques, plus complète pour les systèmes 
simples ou connus depuis longtemps, moins complète pour les plus récents. Mais on 
ne sait presque rien de la variation entre populations, de beaucoup de polymorphis-
mes biochimiques des tissus et des composants humains autres que le sang dont sauf 
peut-être les polymorphismes des enzymes salivaires et les polymorphismes phar-
macogénétiques de la vitesse du métabolisme de l'isoniazide et de l'acide béta-
aminoisobutyrique. 
Enfin, nous avons le groupe de polymorphismes HLA et les systèmes 
associés du complexe majeur d'histocompatibilité, antigènes de la première, 
deuxième et troisième classe, et aussi tous les autres loci impliqués dans la réponse 
immunologique, par exemple les composants de complément. Dans le cas du HLA, 
le progrès fut d'abord lent, presque nul pendant trente ans, jusqu'en 1 9 5 4 , lorsque 
Dausset décrivit un antigène sur la surface des cellules leucocytaires humaines. En 
moins de dix ans, les techniques sensibles microlymphocytotoxiques furent intro-
duites et un deuxième groupe d'antigènes décrit. Quelle vitesse depuis. La rapidité 
d'identification de nouveaux antigènes excède celle des types de tous les autres 
systèmes. Bien dirigé et coordonné, avec des colloques réguliers et fréquents, ce 
travail vraiment international décrypte des systèmes polymorphiques très com-
plexes. Trois locus gouvernent les antigènes de la première classe et 4 locus ceux de 
la deuxième classe. Sur chacun on trouve une multiplicité d'allèles, au moins 2 0 et 
38 pour les séries A et B. Cet intérêt remarquable, cette vitesse de recherche, ont été 
inspirés par la découverte de l'importance clinique de ce système, et cette découverte 
suscite de nombreuses études visant à mettre en évidence des associations avec des 
maladies. Mais bien que l'intérêt clinique ait fait avancer la connaissance fondamen-
tale de ce système, et qu'en retour cette connaissance ait permis de délimiter une 
nouvelle catégorie de maladies -les maladies autoimmunes- il n'a contribué que très 
peu à la connaissance au niveau de la population. On était satisfait de typer quelques 
représentants disponibles des grandes races -Européens en Europe, en Amérique et 
en Australie, noirs en Afrique et en Amérique, Japonais et Juifs (Terasaki 1 9 8 0 ) . On 
ne tenait presqu'aucun compte de la valeur anthropobiologique de ce système, qui 
aurait permis de percevoir les différences et les rapports entre populations, ou 
d'examiner révolution de populations particulières. Nous en considérerons quel-
ques applications dans un instant. 
Mais il faut d'abord, mentionner les polymorphismes les plus récents, 
découverts ces dix dernières années : les polymorphismes presque infinis de F ADN 
lui-même. Le développement de méthodes pour les étudier a révélé de nouveaux 
niveaux de variation entre populations et entre individus, de nouveaux concepts de 
mécanismes d'évolution, une complexité d'organisation génique moléculaire qui 
dépasse l'imagination. On peut examiner les séquences spécifiques localisées, ou se 
servir des enzymes de restriction pour couper en morceaux l 'ADN, afin de préciser 
les polymorphismes de longueur de restriction (RFLP), puis utiliser ces derniers 
comme les meilleurs marqueurs connus. Par exemple, les fréquences de l'allèle A l 
du RFLP du chromosome X précisé par la sonde L. 128, sont de45 % chez les indiens 
méridionaux, contre 77 % chez les anglais septentrionaux. 
Application anthropologiques 
Les H LA 
L'étude des HLA des populations est plus récente. En travaillant dans les 
conditions du terrain, i l y a des difficultés techniques qu'on peut aujourd'hui 
résoudre; par exemple, dans nos études orcadiennes et indiennes, nous avons séparé 
et congelé les cellules dans les villages même avant de les envoyer congelées à 
Newcastle. Parmi les petites populations beaucoup de caractères spécifiques ne sont 
pas encore répertoriés; d'autres ne se trouvent pas chez les européens. L'analyse 
multivariée des fréquences de 33 antigènes montre que chaque continent se 
distingue (Fig la WENTZEL 1986). En deçà des continents, il existe des gradients 
géographiques d'allèles particuliers qui paraissent être associés à la diffusion 
culturelle et qu'on peut distinguer des fréquences rencontrées dans les groupes 
ethniques historiquement définis. En Asie du sud est par exemple, les échantillons 
philippins montrent une bonne dispersion alors que les autres échantillons forment 
des groupes assez compacts et distincts - la Chine, l'Indonésie, la Malaisie, le 
Vietnam (Fig. 1 b). En Amérique du Nord, les Indiens des déserts sudoccidentaux se 
groupent et se distinguent des Indiens d'Amérique Centrale. Les tribus sud-
américaines sont fort dispersées. 
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FIGURE 1 : Nuoges de points des premiers et seconds 
uecteurs de le motrice R. 
Ces divers résultats montrent la possibilité de retracer les contributions 
géniques ancestrales au patrimoine d'une population. Par exemple, mes collègues 
viennent d'analyser les types HLA des Indiens Cuayquer (Papiha and Besnod 1990). 
C'est une tribu isolée qui habite une région des Andes qui s'étend de la source du 
fleuve Telembi en Colombie, au centre de la République de l'Equateur. Leur origine 
n'est pas bien connue : ils ont des liens archéologiques avec la Mésoamérique 
(surtout avec les Maya et les Zapotèque) et des liens linguistiques avec les Chibcha 
des Andes. On a comparé leurs fréquences antigéniques avec celles d'une autre 
population indienne, les Uitoto de Colombie et avec un échantillon d'origine 
européenne de la ville de Bogota. Le polymorphisme de Cuayquer est restreint. Les 
antigènes A130, Bw22, B39, B45, Bw56 et Bw63 sont absents. Au locus HLA-A, 
A9 est le plus fréquent, au locus B c'est l'antigène B40, au locus C Cw4 et au locus 
Dr, l'antigène DR 1. Parmi les Cuayquer, les fréquences de A1 , A9, B40 et DR 1 sont 
plus élevées et A28 plus basse que chez les Uitoto. Les Cuayquer ressemblent à la 
population métropolitaine pour les fréquences de A28, DQw 1, mais sont différents 
pour A9 et B40. Comme dans la plupart des tribus sudaméricaines du Brésil, du 
Venezuela, du Pérou et du Chili, les antigènes A2, A9, B5, B35, B40 sont également 
fréquents parmi les Cuayquer. Mais les différences sensibles entre les Cuayquer et 
les Uitoto, quant à la fréquence de quelques antigènes et à la direction de ces 
différences vers la population urbaine de Bogota d'origine espagnole (tableau 1) 
suggèrent un ancien apport européen, qu'on ne pourrait pas imaginer en considérant 
la morphologie et la physionomie des Cuayquer. 
Gene Uitoto Cuayquer Bogota 
A i l .015 .016 .033 
A23 .029 .024 .019 
A28 .234 .032 .019 
B7 0 .032 .049 
B8 0 .040 .049 
B12 0 .008 .009 
B14 .113 .099 .089 
B44 .047 .048 .079 
Cw3 .271 .152 .062 
Cw4 .315 .304 .188 
DrW52 .016 .066 .169 
DrW53 .120 .109 .067 
tableau 1 - Répartition des fréquences de 12 gènes parmi les populations 
indiennes Uitoto. Cuayquer et un échantillon d'habitants de la ville de Bogota. 
Le système G m 
Les marqueurs de l'immunoglobuline situés dans les chaînes lourdes des 
molécules IgG, les groupes Gm, dont les gènes se trouvent étroitement liés sur le 
chromosome 14 sont également instructifs. Comme HLA, les haplotypes ne mon-
trent pas de distribution homogène, mais en fréquence et en composition ils 
caractérisent des populations particulières en fréquence et en composition, ainsi que 
le notait Steinberg (1981). Depuis 1986, Matsumoto (1988) a étudié les haplotypes 
parmi les populations mongoloïdes, et surtout les haplotypes Gm Ag (1,21), ab3st 
(1,13,15,16),etafblb3(l,3,5,13).Il existe des clines géographiques pour chacun. 
L'analyse des distances génétiques divise ces populations en deux groupes : un 
groupe septentrional avec des fréquences élevées de 1 21 et 1 13 15 16 et très basses 
de 13 5 13 et un groupe méridional avec des fréquences élevées de 13 5 13, les autres 
étant basses. Si la fréquence la plus haute indique la région d'origine, 13 5 13 doit 
tirer la sienne du Yunnan et du Guangxi en Chine du Sud-ouest tandis que 113 15 
16 doit avoir la sienne en Sibérie. Cela rappelle Vallois qui distinguait les Nord-
Mongols des autres, du centre et du Sud. Matsumoto (1988) continue de rattacher 
l'origine des Japonais au groupe septentrional. 
Systèmes en combinaison 
l.Kinnaur 
Dans le nord-est de l'état indien de Himachal Pradesh, se trouve la vallée de 
Kinnaur où demeurent les Kanet et les Koli, pays sauvage, terrain accidenté, 
topographie ahurissante des monts Himalaya. Les eaux du jeune fleuve Sutlcj se 
ruent à travers ses défilés et de chaque côté les villages montent jusqu'à 3000 mètres 
et les terres cultivées jusqu'à presque 4000. Du nord i l n'y a pas d'accès, sauf du 
Tibet mais par des cols difficiles, à près de 5000 mètres. Malgré cela, à travers ces 
cols se sont répandus des migrants du Tibet, pendant l'expansion tibétaine vers le 
sud-ouest aux huitième/neuvième siècles. On en trouve le témoignage actuellement 
chez les habitants du Kinnaur aujourd'hui dans la forme tibétaine du bouddhisme 
que pratiquent les Kanet septentrionaux. Mais cette influence est-elle biologique 
aussi bien que culturelle, comme le suggère leur physionomie ? Ou cette dernière 
provient-elle des anciens habitants indigènes ? 
La vallée a par ailleurs été un abri pour les peuples Hindous des plaines 
indiennes septentrionales, contre les envahisseurs mogols aux douzième/treizième 
siècles. Les Kanets méridionaux qui gardent encore aujourd'hui le nom de Rajput 
- sont, dit-on, les descendants de ces migrants. Dans la vallée, se trouvent aussi les 
Koli, (caste protégée), considérés comme les plus proches des habitants autochto-
nes; leur rang social les a isolés reproductivement des autres peuples. Pendant 
quelques siècles, ces populations ont vécu côte à côte dans la môme vallée, c'est-à-
dire dans un environnement commun. 
Examinons l'hétérogénéité génétique locale entre les groupes Kanet, en 
fonction des emplacements où ont été prélevés les échantillons de sang (en allant 
vers l'aval, Puh, Kalpa et Sangla, Nachar). La distance génique calculée à partir de 
11 systèmes polymorphiques, montre que les Kanet Puh (les plus en amont) se 
tiennent à l'écart des autres (fig 2)** ici espace 5*5 cm fig 2** . 
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FIGURE 2 : Relotions entre 5 populotions de Kinnour 
d'après lo motrice R. 
Les trois autres échantillons Kanet sont côte à côte, distincts des Koli (Papiha 
et al. 1984). Leur diversité génique est variable d'un locus à l'autre, mais elles est 
en moyenne plus élevée que celle qu'on trouve entre 7 grandes populations des états 
indiens. La singularisation des Kanet Puh ne peut pas être attribuée à l'influence d'un 
mélange avec les Koli (tableau 2) et tout porte à croire à un apport tibétain. 
Puh Autre Kanet Koli 
MS .094 .198-.253 .201 
CDe .445 .465-.551 .529 
cDE .366 .191-.237 .144 
cde .003 .227-.280 .292 
Fy* .867 .705-.740 .792 
P1 .184 .200-.219 .296 
A K 2 .007 .036-.040 .148 
EsD 2 .318 .222-.268 .276 
0 .014-.055 .128 
B .369 .192-.287 .230 
Jk' .731 .520-.580 .578 
PGM 1 .601 .634-.732 .808 
tableau 2 - Fréquences géniques des populations Puh, Kanet et Koli. 
2. Les habitants des Orcadcs 
Pour un deuxième exemple, tournons-nous vers le nord des îles britanniques. 
L'archéologie et l'histoire des Orcades révèlent une succession de populations : les 
Néolithiques, les Mégalithiques, les Pietés, les Celtes, les Scandinaves Norvégiens 
et les Ecossais. Les données sont presque toutes culturelles et on ne sait presque rien 
sur la biologique à propos de ces peuples, ou sur l'effet des nouveaux venus sur le 
patrimoine génique de la population. Est-ce que les vagues successives des envahis-
seurs ont massacré complètement les habitants précédents, ou seulement les hom-
mes, ou se sont-ils intégrés à eux pacifiquement ? L'étude d'ensemble des mar-
queurs classiques des habitants des Orcades montre quelques particularités impor-
tantes - fréquences élevées du gène B du système ABO, de l'haplotype MS, du 
phénotype Lewis Lea+. Pour le système HLA, les fréquences orcadiennes des gènes 
A2 et B7 sont presque les plus élevées d'Europe. 
Les distances génétiques de 13 populations (7-9 systèmes) montrent que les 
habitants des Orcades sont loin de l'Islande et de l'Irlande du Nord (tableau 3). 
Méthode : 
Nei Edwards 
West Germany 20 358 
Norway 23 445 
The Netherlands 49 489 
Belgium 52 573 
England 59 671 
Denmark 61 633 
Sweden 85 739 
Shetland 89 737 
Scotland 113 1145 
Wales 124 832 
Eire 162 1022 
Northern Ireland 215 1150 
Iceland 328 1389 
tableau 3 - Distances géniques entre 13 populations européennes et la 
population des Orcades. pour (7-9 Loci) x 10* 
Les plus proches sont l'Allemagne et la Norvège : les affinités orcadiennes 
se font avec les peuples de la Mer du Nord et non avec ceux des pays atlantiques. En 
utilisant 13 loci, la comparaison des distances donne presque la même chose (tableau 
4). 
Nei 
Méthode : 
Sanghvi Edwards Harpcnding 
Whickham 17 23 558 73 
Shetland 21 27 456 76 
Belgium 21 27 721 121 
Cumbria 24 31 442 83 
Isle of Man 27 35 628 154 
Eire 35 47 549 102 
Poland 49 64 819 225 
Northern Ireland 55 74 638 147 
tableau 4 - Distances gcniques entre 8 populations européennes et la 
population des O r c a d e s , pour ( 1 3 L o c i ) x 1 0 4 
L e s distances assez basses de deux populations avois inant la m e r d'Irlande 
(Cumbr ie , Ile de M a n ) , dérivent de leur peuplement historique par les Norvégiens . 
C e s distances n'existent pas dans un e space unidimensionnel c o m m e le suggèrent 
les tableaux. E l l e s sont multidimensionnelles. L ' a n a l y s e en composantes principa-
les des fréquences géniques ( 1 3 lo t i , figure 3 , page suivante) ,mpntre que les plus 
proches sont les populations septentrionales des îles britanniques (échanti l lons des 
Sheüands , W h i c k h a m , Cumbr ie ) , les populations aüantiques irlandaises étant assez 
loin. M a i s les habitants des Orcades se trouvent a v e c év idence séparés de tous 
(Robert s 1 9 8 6 ) . 
L e s analyses de distances et les analyses en composante s principales les 
séparent des populations gaéliques. On voit souvent cel les-ci c o m m e une survivance 
des temps passés , dans un lieu de refuge où elles auraient été poussées , mais elles 
ont néanmoins reçu des gènes extérieurs . L ' é t u d e sys tème par système, montre que 
les habitants des O r c a d e s sont caractér i sés par les fréquences e x t r ê m e s de B , N S , 
L e w i s , H L A : les c o m p o s a n t e s principales les séparent ef fect ivement des peuples 
dont ils sont les plus proches : c e u x de la M e r du Nord. Peut-être leur patrimoine 
contient-i l une forte contribution génique d'une population e x t r ê m e et ultra-
européenne ? Ils sont aussi le produit d'une survivance , ma i s bien modifiée par des 
gènes importés. 
Etude de la dynamique 
1. Etudes diachroniques 
Sujet de r e c h e r c h e considérable il y a quelques années , l ' interprétation de la 
variation génique apparente est aujourd'hui mise à l 'écart , el le est supplantée par les 
travaux qui sont portés sur la car te génomique . 
Identifier les processus , les quantifier, était vu c o m m e un but qui méritait 
l'effort. On travaillait en recherchant les influences sélect ives , par e x e m p l e en 
partageant la sélection potentielle en deux parties attribuées aux différences de 
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FIGURE 3 : Analyse en composontes prlnclpoles pour 
lo frequence génlqtie de 9 populations. 
mortalité et de fécondité; en examinant les associations entre les polymorphismes 
et les maladies spécifiques; en mesurant les taux de mutation ou de variation 
aléatoire. Les problèmes étaient difficiles, presqu'aucun n'a été résolu. Ils nous 
défient encore, depuis que nous avons à notre disposition des ordinateurs puissants 
et des populations complètes dont nous connaissons les généalogies. En France, i l 
existe des études remarquables dans lesquelles on a mesuré les contributions 
ancestrales au patrimoine. Peut-être peut-on s'en servir afin de résoudre ces 
problèmes encore en suspens ? 
L'évolution, c'est le changement diachronique des fréquences géniques. 
Nous disposons de quelques observations précises. Par exemple, vers la fin de 1908, 
la population de Tristan da Cunha était de 91 personnes. L'une d'elles portait l'allèle 
rare de la alphal-antitrypsine Pil (fréquence génique : .0055). En 1984, l'examen de 
272 habitants révélait 10 porteurs (fréquence génique : .0184). La fréquence de cet 
allèle en Europe est assez bas (Norvège : .0012 - Espagne : .0013). Grâce à l'effet 
du fondateur, la fréquence qui était quatre fois plus élevée au départ est devenue 
aujourd'hui, peut-être sans l'effet de la sélection, douze fois plus élevée qu'en 
Europe. 
En 1892, l'haplotype R' était introduit dans la population comprenant alors 
60 sujets, sa fréquence était de .0083. En 1961, i l y avait 6 hétérozygotes sur 243 
sujets avec la fréquence haplotypique de .0123. I l semble qu'il y ait eu une 
augmentation. Mais i l faut considérer la contribution de l'introducteur au patrimoine 
total de la population en 1961. Elle était de .0435; on attendrait par conséquent 10.6 
hétérozygotes au lieu des 6 observés; i l s'agit évidemment d'une petite diminution. 
Par contre le gène C5 de la cholinestérase sérique se manifestait en 1963 chez 36 
sujets sur les 213 examinés, au lieu des 34 attendus d'après la contribution de la 
fondatrice qui l'avait introduit. Là on ne note donc pas de changement. 
Nous avons ainsi le moyen de suivre l'évolution, puis d'en analyser la raison. 
2. Etudes écologiques 
Les données démographiques ont été beaucoup employées afin de compren-
dre l'équilibre polymorphique des hémoglobines anormales (e.g. Roberts & Boyo, 
1960,1962), mais en sens inverse peut-on se servir de la connaissance de la structure 
génétique afin de mieux comprendre les équilibres écologiques ? C'est un sujet sur 
lequel presque personne n'a porté aucune attention. Si la constitution génétique d ' un 
sujet touche sa santé, son aptitude au travail, son espérance de vie, la variabilité de 
cette constitution dans une population et les différences entre populations, touche-
ront la qualité de leur vie et leur capacité de survivre dans leurs environnements. 
Par exemple, l'amibiase est une maladie répandue dans les pays tropicaux, 
qui, lorsqu'elle débute, réduit les activités du malade. Nous avons étudié les 
constitutions génétiques de 120 de ces malades à Hyderabad. Nous les avons 
partagés en deux échantillons (l'amibiase intestinale et abcès amibien du foie), et 
nous les avons comparées à 386 sujets en bonne santé. Les fréquences géniques de 
l'échantillon global des malades étaient différentes des normaux pour 5 systèmes. 
Les fréquences géniques des deux sous-types de la maladie étaient différentes pour 
deux de ces systèmes (GPT et Gc). I l y avait deux religions : malades et témoins 
appartenaient les uns et les autres à ces deux groupes. Nous avons trouvé les mêmes 
différences dans chacun. 
I l semble que les fréquences géniques de plusieurs systèmes sérologiques 
indiquent que la constitution génétique des malades amibiens diffère de celle des 
individus sains; d'ailleurs les fréquences des deux sous-types diffèrent l'un de 
l'autre, et des témoins. A partir de ces résultats on peut imaginer qu'il existe quelque 
différence héréditaire quant à la prédisposition à cette maladie, et que, lorsqu'on l'a 
acquise, cette prédisposition influence les conditions de son développement. 
Conclusion 
Ces exemples ont illustré quelques facettes des travaux actuels. Mais à cause 
de la petitesse des échantillons, on ne doit les considérer que comme démonstratifs 
d'une façon de penser et non comme des conclusions. Les applications du système 
HLA montrent l'étendue de la différenciation raciale. On peut l'utiliser pour 
discerner dans le patrimoine génétique d'une population la présence de gènes d'une 
source inattendue. L'exemple Gm révèle les centres de diffusion génique. 
L'exemple de Kinnaur, analyse locale de microdifférenciation, met à l'épreuve une 
hypothèse de migration biologique. Celui des Orcades éclaircit l'origine du patri-
moine de ses habitants, l'analyse régionale de leurs affinités, et suggère une 
contribution génique d'une population du passé. L' exemple de Tristan de Cunha 
montre l'utilité des études longitudinales, afin de comprendre les changements de 
patrimoine d'une population. L'exemple de l'amibiase en Inde méridionale suggère 
que la distribution des constitutions génétiques touche l'adaptation écologique des 
populations. 
De ces divers exemples sur les orientations actuelles de la génétique des 
populations humaines, ont peut retenir quelques tendances générales et pressentir les 
orientations futures. 
1 - Nous devons continuer à rechercher la structure génétique des popula-
tions, à tous niveaux, y compris à celui des polymorphismes de l 'ADN. C'est une 
étude descriptive, mais elle nous donne les briques avec lesquelles nous bâtissons 
l'édifice de notre discipline pour l'avenir. 
2 - Nous devons aussi nous en servir à divers niveaux, local, ou régional, afin 
de résoudre des problèmes de parenté ou de différenciation des populations afin 
d'expliquer leur variation génique. 
3 - Mais pour arriver au but, i l faut changer la dimension des recherches. 
Ajoutons aux coupes transversales qui forment la plus grande partie des études de 
fréquences génétiques de populations, des études longitudinales. Telles études nous 
aideront à comprendre la dynamique de l'évolution génique humaine, à distinguer 
les mécanismes de changement des fréquences géniques, les influences qui les 
affectent et à en mesurer les taux. 
Le Congrès des Etats-Unis vient d'assigner $31 millions à l'élucidation du 
génome humain. Tous reconnaissent l'étendue énorme de la variabilité génétique 
des populations humaines. I l serait donc préférable que le titre du programme soit 
«les génomes humains». I l est indispensable que l'accent mis actuellement sur la 
recherche génomique moléculaire n'inonde pas l'édifice de nos propres études. Car 
beaucoup de problèmes et beaucoup d'applications liés à notre connaissance nous 
attendent. Nous n'en avons pas fini avec nos gènes, ni eux avec nous. 
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Résumé 
Les études récentes sur le polymorphisme humain ne doivent pas être 
simplement descriptives mais doivent être utilisées dans la résolution de problèmes 
anthropologiques. Des exemples sont donnés : le système HLA , dans l'étude des 
phénomènes de métissage de populations, le système Gm dans la mise en évidence 
de pôles géniques et de diffusion de ces gènes. L'utilisation simultanée de plusieurs 
systèmes aide à comprendre les microdifférenciations locales, à distinguer la 
migration biologique de la diffusion culturelle, et surtout, est utile pour étudier les 
origines des populations ainsi que leurs affinités. Les études longitudinales favori-
sent la compréhension de la dynamique du changement des pools géniques. L'étude 
de la structure génétique est pertinente pour comprendre les phénomènes 
d'adaptation écologique des populations. Les études de structure génétique de 
populations sont toujours nécessaires, mais i l serait très utile de changer la dimen-
sion des études, que celles ci ne soient plus transversales mais longitudinales. 
Summary 
Modem studies of human polymorphisms tend not to be simply descriptive 
but instead attempt to apply them to resolve anthropological problems. Examples are 
given, where the HLA system, on account of the extent of its racial differentiation, 
can be used to identify the presence of admixture, while the Gm system suggests 
centres of gene origin and subsequent diffusion. Use of several systems in combi-
nation helps understand local microdifferentiation, distinguishes biological migra-
tion from culture spread, and is particularly useful in examining origins and affinities 
of populations. Longitudinal studies help understand the dynamics of gene frequen-
cy change. The study of genetic constitution is relevant to understanding ecological 
adaptation of populations. There is continuing need for studies of the genetic 
structure of populations, but it wil l also be useful to change the dimension of research 
from cross-sectional to longitudinal studies. 
Resumen 
Los estudios actuales sobre los polimorfismos humanos apuntan, no a ser 
meramente descriptivos sino, más bien, a resolver problemas antropológicos. Se 
citan ejemplos en los que el sistema HLA, debido a la amplitud de su diferenciación 
racial, puede ser utilizado para identificar la presencia de mestizaje, mientras que el 
sistema Gm sugiere la existencia de polos gónicos y su subsecuente difusión. La 
utilización conjunta de varios sistemas permite entender la microdiferenciación 
local, así como distinguir la migración biológica de la difusión cultural, y es 
particularmente útil para examinar los orígenes y afinidades de las poblaciones. Los 
estudios longitudinales permiten entender la dinámica del cambio de frecuencias 
génicas. El estudio de la estructura genética es importante para comprender los 
fenómenos de adaptación ecológica de las poblaciones. La necesidad de estudios 
sobre estructura genética de poblaciones permanece vigente, pero también sería útil 
modificar la dimensión de la investigación, es decir, que los estudios transversales 
sean suplantados por estudios longitudinales. 
